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  دهیچک

ران بر عهده ین فلات ایمردمان سرزم یین منابع غذایدر تام یقرن ها نقش مهم يبرا یاهل یوانیگوسفند به عنوان ح

ن یج ترین و رایاز بهتر یکی يندرکتویژنوم م یابی یتوال. رود ین گونه به شمار میبه عنوان منشا ا منطقهن یداشته است و ا

 هدف از این تحقیق تعیین توالی ناحیه .باشد یم به هم یکنزد يت ها و گونه هایجمع یکیژنت يطبقه بند يها برا روش

HVR1 نمونه خون از هر  20براي انجام این تحقیق . ایران بود شال و سنگسريبومی  میتوکندري نژاد هاي گوسفندژنوم  از

از آنها، ناحیه مورد نظر توسط پرایمرهاي  DNAپس از استخراج . جمع آوري شد شاوندیر خویاز گوسفندان غدو جنس 

از ژنوم گوسفند بدست آمده  HVR1 ناحیه توالیمقایسه  با سپس .شدتعیین توالی  تکثیر شده و PCRاختصاصی با تکنیک 

متعلق  ها این نژاده ک، مشخص شد گروه هاي مختلفها از  گوسفندان سایر نژادژنوم  مشابه از ناحیه توالی باشال و سنگسري 

دلیل به ممکن است  )بلوچی و مغانی(دو نژاتد دیگر ایرانی با ها  آنمشابهت ژنتیکی همچنین ، دنمی باش Aبه گروه هاپلوتیپی 

   .باشدآنها مکان زیستی نزدیکی جغرافیایی 

  

  ، ژنوم میتوکندري1غیر بسیار مت هی، ناحشال گوسفند نژاد، نژاد سنگسريگوسفند  آنالیز فیلوژنی، :يدیواژگان کل

  

  مقدمه

از سابقه اي طولانی بـر خـوردار    یاف پشمیر و الین پوست، گوشت، شیمأبه منظور تنگهداري و پرورش گوسفند در ایران 

به دلیـل تلاقـی   تعداد گوسفند کمتري دارد و  ،ایران نسبت به سایر کشورهاي جهان با توجه به وسعتدر حال حاضر  اما است

شناسـایی  استفاده از علم ژنتیک بـراي  این مسئله ضرورت . است ل نشده باعث از بین رفتن خلوص ژنتیکی شدهتلاقیهاي کنتر

کاربردي ترین روش هـا در بررسـی   امروزه استفاده از ژنوم میتوکندري یکی از  .دامهاي پر تولید بیش از پیش احساس می شود

منطقـه آغـاز    D-Loopمنطقـه  ). 2006گوها و همکاران (می شود  محسوبهاي تنوع زیستی و ارزیابی بین گونه ها و نژادها 

 ـناحدو  داراي است و ندريکتویژنوم مدر  يهمانند ساز چ یایـن دو منطقـه، ه ـ  . اسـت  HVR22و  HVR11 ری ـمتغ اریه بس ـی

بعـد   ايه ـ ر بـه نسـل  ی ـیتغبدون  آنهاجاد شده در یا يجهش هاندارند و  ینقش یسیو در شروع رونورا کد نمی کنند  ینیپروتئ

مـی  محسوب مـی شـود و    عنوان مشخصه ژنتیکی ثابتشناسایی توالی این مناطق به ).  2004سلطانا و مانن ( شود یمنتقل م

یک گونه یا نژاد  توالی با مقایسهدر ضمن . زابدي نمایدبه تهیه شناسنامه ژنتیکی و نگهداري خلوص نژادهاي بومی کمک تواند 

و بررسـی اشـتقاق گونـه هـا     در بانک ژن موجود است امکان مطالعات فیلـوژنیکی،  توالی آن ها که دیگر گونه ها و نژاد هاي با 

از طرفی توالی یابی این مناطق شاخص مناسبی را از میزان تنوع موجود در جمعیت ارائه مـی  . وجود دارد یفاصله نسلمحاسبه 

حفظ گونه هاي بـومی از خطـر   ند نقش مهمی در جهت می توافراهم می کند و نیز دهد و امکان تشخیص گونه ها و نژاد ها را 

                                                
1 Hypervariable Region-one 
2 Hypervariable Region-two  



 
 

 

 
 

، A ،Bتا کنون چهار گروه هاپلوتیپی  .)1998هایندلدر و همکاران ( داشته باشدانقراض و اختلاط ژنتیکی با سایر نژاد ها کمک 

C  وD بخشلذا هدف از این تحقیق تعیین توالی  .در گونه گوسفند تشخیص داده شده استHVR1  ناحیهD- Loop نـوم ژ 

و  خـوب پـرواري  بـا خصوصـیات    سنگسري نژاد در دو نژاد گوشتی بومی ایران، جفت باز 420تقریبی وزن به طول  میتوکندري

   .بود با سایر نژادها هانژاداین تعیین رابطه فیلوژنی و سنگین  هايبهترین نژادیکی از  الش

  مواد و روش ها 

 20و  مرکـز تحقیقـات قـزوین    یایستگاه تحقیقاتاز  نژاد شال شیم قوچ وس أر 20نمونه خون از براي اجراي این تحقیق 

لـز و  یبروش بـا اسـتفاده از    DNAاسـتخراج   .ه شـد ی ـته دامغانستگاه پرورش و اصلاح نژاد یااز  سنگسرينژاد س گوسفند أر

 يبراو درصد  8/0آگارز   تروفورز ژلکآن از ال و کیفیت زان خلوصیو م DNAزان یاز م  یآگاه يبرا .انجام شد) 2007( همکاران

  یمر اختصاص ـیجفت پرا یکاز  HVR1جهت تکثیر اختصاصی ناحیه . استفاده شدتروفتومتر کاسپ  ز دستگاهت آن این کمییتع

)5’-AGTATTGAGGACGGGGTAA-3’ (و )5’-TAACTGTGGGGGTAACTATTT-3’ ( ــه ــط کـ ــاش و توسـ نقـ

 Genepakبـراي انجـام واکـنش زنجیـره اي پلیمـراز از کیـت        .د، استفاده ش ـمورد استفاده قرار گرفته بود )2006(همکاران 

Universal  يخـالص سـاز  اسـتخراج و  سـپس  و  شـدند  اجرادرصد 5/1پس از تکثیر بر روي ژل آگارز نمونه ها  .استفاده شد 

روژن کت مـا کشـر  به ین توالییتع جهت سپس نمونه ها. انجام گرفت اج از ژلراز ژل با استفاده از کیت استخ قطعات مورد نظر

  .فرستاده شدند آلمان

  ها یل توالیه و تحلیتجز

  BioEdit،CLUSTAL W  ،MEGA 4 ينرم افزار يبدست آمده از برنامه ها يها یل توالیه و تحلیجهت تجز

سات یانجام مقا به منظور .سه شدندیژن مقا یجهان کموجود در بان يها یر توالیگر و با سایدیکها با  یاستفاده شد و توال

استفاده ژن  کبان یگاه اطلاعاتیپا موجود درچندین نژاد مختلف گوسفند  يندرکتویژنوم م HVR1ه یناح یاز توال یلوژنیف

  . دیگردرسم  Neighbor- joining )(NJبا استفاده از روش  یلوژنیدرخت فت یدر نها .شد

  

  نتایج و بحث

براي . ن توالی شدییسفندان نژاد شال و سنگسري تعگو يتوکندریژنوم م HVR1ه یجفت باز از ناح 420ق ین تحقیدر ا

در این روش تشخیص . استفاده شد MEGA4تعیین هاپلوتیپ ها از روش آنالیز ایندکس عدم توافق با استفاده از نرم افزار 

هاپلوتیپ در  7هاپلوتیپ در گوسفند نژاد شال و  9تعداد  توالی ها انجام شد و يدیلئوتکبات نوکیهاپلوتیپ بر اساس فاصله تر

این تعداد هاپلوتیپ در مقایسه با تعداد کل نمونه ها می تواند نشان دهنده تنوع بالا در  .گوسفند نژاد سنگسري بدست آمد

ژنوم  D-loopاز  HVR1با استفاده از تکثیر و توالی یابی بخش ) 2006(نقاش و همکاران به عنوان مثال  .نمونه ها باشد

موجود در ترکمنستان، قزاقستان، تاجیکستان و پاکستان از  Ovis orientalisجفت باز از گونه  480میتوکندري به طول 

 و در نژاد سنگسري 0/ 0092نوکلئوتیدي براي نژاد شال حدود تنوع . هاپلوتیپ تشخیص دادند 20 فقط نمونه 221تعداد 

به طور کلی تنوع نوکلئوتیدي در گروه هاپلوتیپی  .دبو Aکه بسیار نزدیک به این مقدار در گروه هاپلوتیپی  تعیین شد 0083/0

A  و در گروه هاپلوتیپی  01/0حدودB  و در گروه هاپلوتیپی  01/0حدود نیزC  تاپیو و (گزارش شده است  004/0حدود

تشخیص داده شده  Dو  A ،B ،Cچهارگروه هاپلوتیپی ) (Ovis orientalisدر گوسفندان اهلی تاکنون  .)2006همکاران 

می توان  با تعیین گروه هاپلوتیپی. می باشد تعیین گروه هاپلوتیپی یکی از مهمترین مراحل در آنالیز این قبیل داده ها. ستا

موقعیت این نژاد در بین نژادهاي دیگر را تعیین نمود و در نهایت برخی تغییرات در خصوصیات مورفولوژیکی نژاد ها را توجیه 

 ,DQ097431=A, DQ097451=B, DQ097457=Cمرجع  توالی 4لوژنی، ور رسم نمودار فیمنظ به. نمود



 
 

 

 
 

DQ242212=D  یتوال و) 2004 پدروزا و همکاران( اصلی استفاده شدند گروه هاپلوتیپی 4به عنوان تعیین کننده 

Consensus گر در یثبت شده د یتوال 26 این توالی هاي مرجع و بدست آمده براي گوسفند سنگسري و شال باNCBI 

) مغانی و بلوچی(ایرانی  مشخص کرد که گوسفندان شال و مغانی به همراه دو نژاد دیگر نتایج آنالیز فیلوژنی اولاً .ندسه شدیامق

با  گوسفندان ایرانیدر آنالیز فیلوژنی  و ثانیاً قرار دارند A هاپلوتیپیدر گروه  ،استخراج شده بود NCBIکه توالی آنها از 

محل توجه به منطقه جغرافیایی  ها بان نژاد یتواند نشان دهنده منشا مشترك ا یماین امر د که دار يشتریب یکینزد یکدیگر

 ).  1شکل( نزدیک آنها باشدزندگی 
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ر نژادهاي اخذ شده از بانک جهانی یگوسفند نژاد شال و سنگسري و سا Consensus یک توالیلوژنیرابطه ف NJ ینمودار درخت :1شکل شماره 
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Abstract 
 
Sheep as a domestic animal have played a key role in food resources of Iranian plateau people for 
centuries and this area is known as the origin of this spice. Among the genetic markers mtDNA 
sequencing is one of the most useful and common methods employed for inferring phylogenetic 
relationship among closely related species and population. This experiment carried out to determine 
the sequence of HVR1 from mtDNA in Iranian Sall and Sangsari sheep breeds. For this study 20 blood 
samples from unrelated Sall and Sangsari sheep breeds were collected. The DNA was extracted and the 
HVR1 region of mtDNA was amplified with specific primers using PCR. The HRV1 of mtDNA of 
Sall and Sangsari breeds were sequenced, alingned and compared with other breeds from all over the 
world. Results showed that this breeds belongs to haplotype group A and were nearest to other two 
Iranian sheep breeds (Moghani and Balochi) in which was predictable because of geographical vicinity 
of them. 
Keywords: Phylogenetic analysis, Sangsari sheep breed, Shall sheep breed, HVR1 region 

 
 


